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1. 概要

































測定するこの方法は，genome-wide run-on sequencing (GRO-seq) やprecision run-on
sequencing (PRO-seq)などがある(Jonkers et al., 2015)．
3. スプライスサイトのモデル化
5. Pol IIの存在確率，スプライシングサイトの推定結果 6. マウスES細胞のPol II densityの推定結果
7. Pol II densityの推定は転写のメカニズムと一致 8. GRO-seqによる転写伸長速度推定との比較
Fig2. Four splicing modes to be modeled in the system with illustrative 
examples: (i) conventional mode, (ii) intron retention, (iii) RS of introns, 
and (iv) exon skipping. (B) Infeasible and feasible modes of exon 
skipping are exemplified in (i) and (ii), respectively.
4. ベイズ推定によるモデル化
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Pol II density. スプライス
サイトになる．下図のPol
II densityから saw-tooth
patternが得られた．スプ
ライスサイトは矢印で示
す階段上のポジションで
示している．
